Etude des populations de Mycosphaerella fijiensis et amélioration génétique du bananier pour la résistance à la maladie des raies noires. Le pathosystème M. fijiensis, bananier. Résultats obtenus et implications. Techniques developpées. Orientations by Carlier, Jean
CIRAD 
ATP 96/21 
SÉMINAIRE GESTION RAISONNÉE DES RÉSISTANCES 
DES PLANTES AUX PATHOGÈNES 
MONTPELLIER 11-12 SEPTEMBRE 1997 
Etude des populations de Mycosphaerella fijiensis et 
amélioration génétique du bananier pour la 
résistance à la maladie des raies noires 
Le pathosystème M. fijiensis - Bananier 
Résultats obtenus et implications 
Techniques developpées 







Stade 1 StadeZ 
Colonisation Dissémination 
Stade3 Stade4 Stades Nécrose 
Conidie Pénétration Libération Libération Libération Libéra tion 





~ -Per. incubation 
--- Per. latence 1 




• 1 r 
1 
1 
. f . 1 - ~r. in ect1eusi-l - (asexuée) 
1 (conidies) 
Per. latence 2 (ascospores) 











1 Per. infectieuse ... - -- - (sexuee) -1 
Cycle infectieux de Myccsphaerella fijiensis 
Figure 11 : Schéma indiquant les différents 
types possibles de transport des conidies. et 
des ascospores d~ Mycosphaerella ·_ fijien.sis 
(d'après Brun, ,1963) . 
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TABLEAU 6 - Car;1ctérisation de la ré sis t:m cc au champ de ban:rni c rs app:irtcnant ;\ divers groupes génétiques. 
Durée d'évolution de la maladie du stade 1 au st:1cl e né c ros e. 
- ·- - -----------~ 
Noms introducti ons Génotype Nivc:1u n:sistancc Evo luti on stad e 1 - stade nécrose Uours) 
1 - Pisang Berlin AAcv ') 51 -
2 - Pa Musore · AAs 1 --- bloc;:ige au stade 1 -
3 - Pa Pathalong AAs Î 48 -
4 - Mak AAcv 2 45 
5 - Khae (Phrae) AAs 1 " --
6 - Pisang Madu AAcv . 3 27 
7 -Tuu Gia AAcv 1 
,, ---
8 - Bornéo AAs 
') 42 - .-
_, 
•,-
9 - M. acuminata siamea AAs l " ----
10 - Thang Pet AAs Î 49 
11 - Tani BI3s 2 48 
12 - Klutuk Wulung BBs Î 
,, 
---
13 - Khom Bao AAA l 
,, 
---
14 - Khom AA A l 
,, 
--- -
15 - Yan gambi AAA l 
,, 
---
16 - Pisang Glintong AAA t.\ 16 
17 - lntokatoke AAA 4 ] 7 
18 - Gorolo AAB 2 53 
1 9 - Pi sang Pul ut AAI3 4 18 _ _ -,._, # .. -
20 - Pisang Kelat AAI3 2 45 
21 - Fougamou ABB 2 GO 
22 - Maduranga 'l(;_· ABB 3 39 
23 - Benedetta ABI3 3 36 
24 - Simili Radjah ' AI3I3 
\' 
Î 57 
Vitesse d'évolution de la maladie dU'stade l au stade néc rose. Val eur moye nn e obtenue au cours des quatre mois les 
plus favorables à la maladie. 
Les marquages de feuilles (cigares au stade 2) n'ont pu , au co urs cl e ce tt e étude, être effectués sur la totalité 
des musacées étudiées . 
' , , .. ' . ~.... . . . . ·-·· . ·-.. -.. - .... --·--. -- .... --,·- -#-.-· 
RESULTATS OBTENUS 
Diversité génétique élevée chez M. fijiensis 
( de 2 à 8 allèles par locus RFLP) 
Rôle important de la recombinaison 
( 1 Isolats= 1 haplotype sur 19 loéus; 
2% de déséquilibre de liaison au maximun1 ) 
Centre de diversité dans le Sud Est Asiatique 
Effet de fondation en Afrique, Amérique Latine et 
Pacifique 
(Fst global 'de 0,32; Pops 2 à 2: 0,14 à 0,58) 
Numéro Taille (kb) Hybridation 
cosmide/sous-fragment sous-fragment 
, C38/F7 ? -__ ) Pl 
C38/F8 1.6 M 
• C63/F4 29 Pl 
C64/F6 14 :rvr 
, C68/F4 1.6 P2 
"' C90/F3 2. 1 P l 
"'C 1 72/FS 2.6 P 1 
CI S8/F7 1 .., • _j ]\1 
C203/F6 20 M 
, C21 3/F6 1.6 l'vf 
C23 5/F4 2 2 P l 
Clonage de 11 sous-fragments cosn1idiques 
-;ff:': 
-s.,.· 
Séquençage des 2 extrémités sur 600pb 
t':..~ 
... +y 




Amplification PCR des régions homologues de 50 isolats en 
provenance du Cameroun (14), A. Latine (13), Philippines (10) 
et Papouasie-Nouvelle-Guinée (13) 
Recherche de polymorphisme : -par amplification seule 
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Enzyme MF 38. 1 MF 172 MF 235 Ml-' 2 13 Ml: 38.2 
CMR Pl IL CMR I' 111. crvm 1 '11 L 1' 111. l'.N.G. CMR /\.L. 1'11 L P.N .G. 
EcoRV N.I' . (O)' N. I' (0) N.l'. (1) N.1'. ( 1) N .l' (0) N. I' (0) N. I' .( 1) N .l' .( 1) N.l' . (1) N.P. (1) 
Hi1iclll I N.P. (1) N. 1'. ( 1) N.l' (0) N.I' (0) N.P (0) I' (?D) N. l'.(0) I' . (1/1) N.l'.(O) N.1'.(0) 
Xal N.P .(O) N.P. (0) N.P (0) N. 1' (0) N.1' (0) 1 '. ( 1 / 1) N.l'.(0) N.P (0) 
Xhol N.P. (1) N.l' .( 1) !)· ( 1/ 1 )" P. ( 1 / 1) N.P (0) N .I' (0) N.P.(I) N.1'.( 1) 
Pvull N.P.(O) N.P (0) N.P (0) I'. (1/1) N.I' (0) N. P (0) N.l'.(O) I' . (1 / 1) N.P.(O) N.P.(O) N.P. ( 1) P. ( I) 
Sail N.P. (1) N.P. ( 1) N.P (0) l'. ( 1 / 1) N.I' (0) N. I' (0) N.1'.(0) N .P (0) 
Kpnl N.P.(O) N.P (0) 'N:·p (0) N .P (0) N. P (0) N. I' (0) N.l'.(O) N.P(O) 
Pst! N.l'.(I) N.P. (1) N.P (0) N.P (0) N.P (0) I'. ( 1/ 1) N.P.(O) N .P (0) 
EcoRI N.P. (1) N.I'. (1) N.P. (Jl N.I'. (1) I' . (1/1) P. ( 1/1) N.P.(I) N.l'.(1) 
I3glll N.P.(O) N.P (0) N.P. ( 1) l' .( 1/1) N.P.(0) N.P (0) 
Cfol N.P. (3) N.P. (3) N.I'. (5) P. (3/5) NP. (5) N I,. (5) N.P. (2l N.P. (2) 
Haelll N.P. (2) N.P. (2) I'. (//5) I'. (215) N.P. (5) N.1'. (5) [) D P. ( 1 /3) N.P. (3) --
Alul NP. (4) NI'. (.f) N.P. (4) P (2/6) N P (5) N I'. (5) N.I'. (3) I'. (2/5) N.P. (3) N.P. (3) N.I'. ( 1) P. (l) 
Mspl N.P. (4) P. ( 1 /4) N.P. (3) N.I'. (3) N.I'. (5) N I'. (5) N.P. (2) I' . ( 1 /3) I' . ( 1/3) P. ( 1 /3) P. ( 1/2) N.P. (2) 
Rsal N.P. (1) N.I' . ( 1) N.P. (3) I'. (2/3) NI'. (6) N. I'. (6) N.P. (1) r . c 112) N.P.(I) N.P. (1) N.P . (I) P. ( 1/2) 
Sau3A N.P. (4) N.P. (4) N.P. (4) NP. (4) NP. (5) NI'. (5) N.P. (3) I'. (2/5) N.P. (3) N.P. (3) 
' 
Hinfl NP. (4) I' . (2/4) N.P . (0) P. (1/1) - I'. (.2152 I' . (3152 I'. ~1/5) P. ~lill. P. ( 1/2) P. (2/3) 
2 (J) <tr,,ro 2 (2) S ( 13 ) .(!1· :'{ 0 (0) 7 , • . ,. / ( 1/' y'l I' E.P. 0 (0) C ,1 (5) 1 '. ; , •' ,, 2 (3) 1. · ·i 8 (13) .t , 3 (3) 2 (2) 2 (2) 4 (5) 
E.T. 17 (26)" 17 (27)1 15 (26) 15(3 1) 1 16(3 3) IC>(J'/) ·' 17( 19) · 17(27) 9(19) 9 ( 19) <> (8) 6 (10) 
Tableau 8: Polymorphisme de sites de restriction dans des séquences 11uclé:1ires uniques a111plilïées par l'CR. N.J> .,cnzyme 11011 polymorphe; P., enzyme polymorphe; E.P., nombre 
d'enzymes polymorphes; E.T., nombre d'enzymes total utili sées; CMR. Ca meroun; /\.L. Amérique Latine; Pl-IL, Philippines; P.N.G, Papousic-Nouvcllc-Guinéc. 
Sont notés en it~lique, les résultats pour les enzymes qui présentent des prolïls de rest ri ct ion complexes pouvant entrainer des erreurs d'estimation du nombre de sites total et du 
nombre de sites polymorphes. Sont notés D, les résulats pour les enzymes présc111a11t des profils de restriction tellement complexes qu'il s rendent impossilc l'estimation du nombre 
de sites total et du nombre de sites polymorphes. 
• nombre total de sites par enzyme; b nombre de sites polymorphes/nombre total de sites;" nombre total de sites polymorphes; d nombre total de sites polymorphes/nombre total 




Population (n) Couples E. - + - + N.D. 
d'amorces 
Philippines (10) MF 38 Mspl - Hinfl A 0 1 8 0 1 
Mspl - Hinfl B 1 0 7 1 1 
MF72 Xho l - Pvull 3 0 4 1 2 
Xhol - Sail 3 0 4 1 2 
Xhol - Hinfl 3 0 4 1 2 
Pvull - Sail 6 1 1 0 2 
Pvull - Hinfl 6 1 1 0 2 
Sail - Hinfl 7 0 0 1 2 
MF235 Hindlll A - Xbal 1 0 5 1 3 
Hindi li A - Pstl 1 0 5 1 3 
Hindll l A - bglll 0 1 2 4 3 
Hindi li B - Xbal 5 0 1 1 3 
Hindlll B - Pstl 4 1 2 0 3 
Hindlll B - Bglll 1 4 1 1 0 
Xbal - Pstl 5 1 1 0 3 
Xbal - Bglll 2 4 0 1 3 
Pst l - Bg lll 1 5 1 0 3 
P N.G (13) MF213 Hind lll - Pvu ll 8 2 2 1 0 
.. ---- ~·· --·-· - - -
Hindlll - EcoRJ 1 9 0 3 0 
Hindlll - Mspl 6 4 3 0 0 
Pvull - EcoRI 1 9 0 " 0 -) 
Pvull - Mspl 7 3 2 1 0 
EcoRI - Mspl 1 0 8 4 0 
A. Lati ne (13) Mspl - Hinfl 4 0 0 7 2 
Afriqu e (14) Hael l l - Mspi 0 2 1 î 0 
Hae lll - Hinfl 2 0 0 12 0 
Msp l - Hinfl 0 , 1 1' 2 0 1 
ITS Oral - Sau3A 0 6 9 0 0 
Ph ilippines ( îO ) I Dr2I - Sau3A 1 0 9 0 0 
P N.G (î3) Oral - Sau3A 1 C 7 4 1 
A. Latine (13) Ora l - Sau3A 0 0 9 4 0 
Tableau 9: Haplotypes rencontrés dans chaque population par combinaison de 2 siies de restriction po!ymo1 
(n) , nombre d'isolats; N O . non determiné; E. enzyme de restrick:n; P N G , Papouas ie-Nouve ::e-Guinée. 
A. Latine , Amérique Latine. 
tJH L 
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ORIENTATIONS 
Variabilté du pouvoir pathogène à l'échelle 
mondiale 
Structure des populations et variabilité du pouvoir 
pathogène à l'échelle continentale et locale 
Efficacité de la résistance partielle 
Durabilité de la résistance partielle 
Encadré 7 : La comparaison de la structuration spatiale sur la base 
de gènes neutres (Fst 'neutres') et de gènes sélectionnés (Fst 
'sélectionnés') : une source de renseignement sur l'importance 
relative de la migration et de la sélection naturelle dans le 
processus de différenciation génétique des unités spatiales. 
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